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AY040219 4862 bp mRNA linear PRI 01-AUG-2001 

Homo sapiens ATP-binding cassette transporter sub-family C member 
11 (ABCC11) mRNA, complete cds . 
AY040219 

AY040219.1 GI: 15027 82 8 
human . 

Homo sapiens 

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi ; 
Mammalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo. 

1 (bases 1 to 4862) 

Tammur,J., Prades,C, Arnould, I . , Rzhetsky,A. , Hutchinson, A. , 
Adachi,M., Schuetz, J. D. , Swoboda, K. J. , Ptacek,L.J., Rosier, M., 
Dean,M. and Allikmets,R. 

Two new genes from the human ATP-binding cassette transporter 
superfamily, ABCC11 and ABCC12, tandemly duplicated on chromosome 
16ql2 

Gene. 273 (1), 89-96 (2001) 

21376129 

11483364 

2 (bases 1 to 4862) 

Tammur,J., Prades,C, Arnould, I., Rosier, M. , Dean,M. and 
Allikmets, R. 
Direct Submission 

Submitted ( 14- JUN-2001) Ophthalmology, Columbia University, Eye 
Research Addition, 630 West 168th Street, New York, NY 10032, USA 

Location/Qualifiers 

1. .4862 

/organism="Homo sapiens" 

/db_xref="taxon: 9606" 

/ chromosome="16" 

/map="16ql2" 

/tissue_type=" testis" 

1. .4862 

/gene="ABCCll" 

351. .4499 

/gene="ABCCll" 

/ note="CFTR/MRP" 

/codon__start=l 

/product="ATP-binding cassette transporter sub-family C 
member 11" 

/protein_id="AAK76739 . 1" 
/db xref="GI: 15027829" 



/translation="MTRKRTYWVPNSSGGLVNRGIDIGDDMVSGLIYKTYTLQDGPWS 
QQERN PEAPGRAAVP PWGKYDAALRTMI P FRP KP RFPAPQP LDNAGLFS YLTVS WLT P 
LMIQSLRSRLDENTIPPLSVHDASDKNVQRLHRLWEEEVSRRGIEKASVLLVMLRFQR 
TRLIFDALLGICFCIASVLGPILIIPKILEYSEEQLGNWHGVGLCFALFLSECVKSL 
S FS S S WI I NQRTAI RFRAAVS S FAFEKLI QFKS VI HI T S GEAI S FFTGDVNYLFEGVC 
YGPLVLITCASLVI CS I SSYFI I GYTAFIAI LC YLLVFPLAVFMTRMAVKAQHHTSEV 
SDQRIRVTSEVLTCIKLIKMYTWEKPFAKIIEDLRRKERKLLEKCGLVQSLTSITLFI 
I P T VATAVWVL I HT S LKLKLTASMAFSMLAS LNLLRL S VFFVP I AVKGLTNS KS AVMR 
FKKFFLQESPVFYVQTLQDPSKALVFEEATLSWQQTCPGIVNGALELERNGHASEGMT 
RPRDALGPEEEGNSLGPELHKINLWSKGMMLGVCGNTGSGKSSLLSAILEEMHLLEG 



SVGVQGSLAYVPQQAWIVSGNIRENILMGGAYDKARYLQVLHCCSLNRDLELLPFGDM 
TEIGERGLNLSGGQKQRISLARAVYSDRQIYLLDDPLSAVDAHVGKHIFEECIKKTLR 
GKTWLVTHQLQYLEFCGQIILLENGKICENGTHSELMQKKGKYAQLIQKMHKEATSD 
MLQDTAKIAEKPKVESQALATSLEESLNGNAVPEHQLTQEEEMEEGSLSWRVYHHYIQ 
AAGGYMVSCIIFFEWLIVFLTIFSFWWLSYWLEQGSGTNSSRESNGTMADLGNIADN 
PQLS FYQLVYGLNALLLI CVGVCSSGI FTKVTRKASTALHNKLFNKVFRCPMS FFDTI 
PIGRLLNCFAGDLEQLDQLLPI FSEQFLVLSLMVIAVXLI VSVLSPYI LLMGAI IMVI 
CFIYYMMFKKAIGVFKRLENYSRSPLFSHILNSLQGLSSIHVYGKTEDFISQFKRLTD 
AQNNYLLLFLSSTRWMALRLEIMTNLWLAVALFVAFGISSTPYSFKVMAVNIVLQLA 
S S FQATARI GLETEAQFTAVERI LQYMKMCVS EAPLHMEGT SCPQGWPQHGEI I FQDY 
HMKYRDNTPTVLHGINLTIRGHEWGIVGRTGSGKSSLGMALFRLVEPMAGRILIDGV 
DICSIGLEDLRSKLSVIPQDPVLLSGTIRFNLDPFDRHTDQQIWDALERTFLTKAISK 
FPKKLHTDWENGGNFSVGERQLLCIARAVLRNSKIILIDEATASIDMETDTLIQRTI 
REAFQGCTVLVIAHRVTTVLNCDHILVMGNGKWEFDRPEVLRKKPGSLFAALMATAT 
SSLR U 

BASE COUNT 1177 a 1211 c 1294 g 1180 t 

ORIGIN 

Query Match 86.2%; Score 3156.2; DB 9; Length 4862; 

Best Local Similarity 88.1%; Pred. No. 0; 

Matches 3657; Conservative 0; Mismatches 3; Indels 489; Gaps 

l; 

Qy 1 atgactaggaagaggacatactgggtgcccaactcttctggtggcctcgtgaatcgtggc 60 

I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Db 351 ATGACTAGGAAGAGGACATACTGGGTGCCCAACTCTTCTGGTGGCCTCGTGAATCGTGGC 410 

Qy 61 atcgacataggcgatgacatggtttcaggacttatttataaaacctatactctccaagat 120 

I I I I I I II I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I II I I 
Db 411 AT C GACAT AGGC GAT GACATGGT T T CAGGACTT ATT TATAAAAC CT AT ACT CT C CAAGAT 470 

Qy 121 ggcccctggagtcagcaagagagaaatcctgaggctccagggagggcagctgtcccaccg 180 

I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
Db 471 GGCCCCTGGAGTCAGCAAGAGAGAAATCCTGAGGCTCCAGGGAGGGCAGCTGTCCCACCG 530 

Qy 181 tgggggaagtatgatgctgccttgagaaccatgattcccttccgtcccaagccgaggttt 240 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I II I I I I II I I I I I I I I I II I 
Db 531 TGGGGGAAGTATGATGCTGCCTTGAGAACCATGATTCCCTTCCGTCCCAAGCCGAGGTTT 590 

Qy 241 cctgccccccagcccctggacaatgctggcctgttctcctacctcaccgtgtcatggctc 300 

I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 591 CCTGCCCCCCAGCCCCTGGACAATGCTGGCCTGTTCTCCTACCTCACCGTGTCATGGCTC 650 

Qy 301 accccgctcatgatccaaagcttacggagtcgcttagatgagaacaccatccctccactg 360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 651 AC C C C GCT CAT GAT C CAAAGCT T AC GGAGT CGCTT AGAT GAGAACACCAT C C CT C CACT G 710 

Qy 361 tcagtccatgatgcctcagacaaaaatgtccaaaggcttcaccgcctttgggaagaagaa 420 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II I I 
Db 711 TCAGTCCATGATGCCTCAGACAAAAATGTCCAAAGGCTTCACCGCCTTTGGGAAGAAGAA 770 

Qy 421 gtctcaaggcgagggattgaaaaagcttcagtgcttctggtgatgctgaggttccagaga 480 

I I II II I I I I I I I I I I I II I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 771 GTCTCAAGGCGAGGGATTGAAAAAGCTTCAGTGCTTCTGGTGATGCTGAGGTTCCAGAGA 830 



Qy 



481 



acaaggttgattttcgatgcacttctgggcatctgcttctgcattgccagtgtactcggg 



540 




Db 831 ACAAGGTTGATTTTCGATGCACTTCTGGGCATCTGCTTCTGCATTGCCAGTGTACTCGGG 890 

Qy 541 ccaatattgattataccaaagatcctggaatattcagaagagcagttggggaatgttgtc 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 8 91 C CAAT AT T GAT TAT AC CAAAGAT C CT GGAAT AT T CAGAAGAGCAGT T GGGGAAT GT T GT C 950 

Qy 601 catggagtgggactctgctttgccctttttctctccgaatgtgtgaagtctctgagtttc 660 

I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 951 CATGGAGTGGGACTCTGCTTTGCCCTTTTTCTCTCCGAATGTGTGAAGTCTCTGAGTTTC 1010 

Qy 661 tcctccagttggatcatcaaccaacgcacagccatcaggttccaagcagctgtttcctcc 720 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1011 TCCTCCAGTTGGATCATCAACCAACGCACAGCCATCAGGTTCCGAGCAGCTGTTTCCTCC 1070 

Qy 721 tttgcctttgagaagctcatccaatttaagtctgtaatacacatcacctcaggagaggcc 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1071 TT T G CCT TT GAGAAG CT CAT C CAAT T TAAGT C T GTAATACACAT CAC CT C AGGAGAGG C C 1130 

Qy 781 atcagcttcttcaccggtgatgtaaactacctgtttgaaggggtgtgctatggaccccta 840 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1131 ATCAGCTTCTTCACCGGTGATGTAAACTACCTGTTTGAAGGGGTGTGCTATGGACCCCTA 1190 

Qy 841 gtactgatcacctgcgcatcgctggtcatctgcagcatttcttcctacttcattattgga 900 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I.I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II 
Db 1191 GTACTGATCACCTGCGCATCGCTGGTCATCTGCAGCATTTCTTCCTACTTCATTATTGGA 1250 

Qy 901 tacactgcatttattgccatcttatgctatctcctggttttcccactggaggtattcatg 960 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1251 TACACTGCATTTATTGCCATCTTATGCTATCTCCTGGTTTTCCCACTGGCGGTATTCATG 1310 

Qy 961 acaagaatggctgtgaaggctcagcatcacacatctgaggtcagcgaccagcgcatccgt 1020 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
Db 1311 ACAAGAAT GG CT GT GAAGGCTCAGCAT CACACAT CT GAGGT CAGC GAC CAGC G CAT CC GT 1370 

Qy 1021 gtgaccagtgaagttctcacttgcattaagctgattaaaatgtacacatgggagaaacca 1080 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I II 

Db 1371 GT GAC CAGT GAAGT T CT CACTT GCAT TAAGCT GATT AAAAT GT ACACAT GG GAGAAACCA 1430 

Qy 1081 tttgcaaaaatcattgaagacctaagaaggaaggaaaggaagctattggagaagtgcggg 1140 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 

Db 1431 TTTGCAAAAATCATTGAAGACCTAAGAAGGAAGGAAAGGAAACTATTGGAGAAGTGCGGG 14 90 

Qy 1141 cttgtccagagcctgacaagtataaccttgttcatcatccccacagtggccacagcggtc 1200 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1491 CT T GT C CAGAGC CT GACAAGT ATAAC C TT GT T CAT C AT CC C CACAGTG GC CAC AGC GGT C 1550 

Qy 1201 tgggttctcatccacacatccttaaagctgaaactcacagcgtcaatggccttcagcatg 1260 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1551 T GG GT T CT CAT C CACACAT C CTTAAAGCT GAAACT CACAGC GT CAAT GG C C T T CAGCAT G 1610 

Qy 12 61 ctggcctccttgaatctccttcggctgtcagtgttctttgtgcctattgcagtcaaaggt 132 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1611 CTGGCCTCCTTGAATCTCCTTCGGCTGTCAGTGTTCTTTGTGCCTATTGCAGTCAAAGGT 1670 

Qy 1321 ctcacgaattccaagtctgcagtgatgaggttcaagaagtttttcctccaggagagccct 1380 
I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 



Db 1671 CT C AC GAAT T C CAAGT CTG CAGT GAT GAGGT T CAAGAAGTT TT T C CT CCAGGAGAGC CCT 1730 

Qy 1381 gttttctatgtccagacattacaagaccccagcaaagctctggtctttgaggaggccacc 1440 

I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1731 GT T TT CT AT GT C CAGACAT T ACAAGAC C C CAG CAAAGCT CT GGT CT T T GAG GAGG C C AC C 1790 

Qy 1441 ttgtcatggcaacagacctgtcccgggatcgtcaatggggcactggagctggagaggaac 1500 

I I I I I I II I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1791 TTGTCATGGCAACAGACCTGTCCCGGGATCGTCAATGGGGCACTGGAGCTGGAGAGGAAC 1850 

Qy 1501 gggcatgcttctgaggggatgaccaggcctagagatgccctcgggccagaggaagaaggg 1560 

I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1851 GGGCATGCTTCTGAGGGGATGACCAGGCCTAGAGATGCCCTCGGGCCAGAGGAAGAAGGG 1910 

Qy 1561 aacagcctgggcccagagttgcacaagatcaacctggtggtgtccaaggggatgatgtta 1620 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I II 
Db 1911 AACAGCCT GGGC C CAGAGTT GCACAAGAT CAAC CT GGT GGT GT C CAAGG G GAT GAT GTTA 1970 

Qy 1621 ggggtctgcggcaacacggggagtggtaagagcagcctgttgtcagccatcctggaggag 1680 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II I I 
Db 1971 GGGGTCTGCGGCAACACGGGGAGTGGTAAGAGCAGCCTGTTGTCAGCCATCCTGGAGGAG 2030 

Qy 1681 atgcacttgctcgagggctcggtgggggtgcagggaagcctggcctatgtcccccagcag 1740 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I 
Db 2031 ATGCACTTGCTCGAGGGCTCGGTGGGGGTGCAGGGAAGCCTGGCCTATGTCCCCCAGCAG 2090 

Qy 1741 gcctggatcgtcagcgggaacatcagggagaacatcctcatgggaggcgcatatgacaag 1800 

I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2091 GC CT GGAT C GT CAGC GGGAACAT CAG GGAGAACAT CCT CAT GGGAGGCGCAT AT GACAAG 2150 

Qy 1801 gcccgatacctccaggtgctccactgctgctccctgaatcgggacctggaacttctgccc 1860 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2151 GCCCGATACCTCCAGGTGCTCCACTGCTGCTCCCTGAATCGGGACCTGGAACTTCTGCCC 2210 

Qy 18 61 tttggagacatgacagagattggagagcggggcctcaacctctctggggggcagaaacag 1920 

I I 1 I I I M I I I I M I M I M ! I I i II I 1 I I I M M 1 I I I i I I I i I I I M I M I I I I I I i I 
Db 2211 TTT GGAGACAT GACAGAGATT GGAGAGCGGGGCCTCAACCTCT CT GGGGGGCAGAAACAG 2270 

Qy 1921 aggatcagcctggcccgcgccgtctattccgaccgtcagatctacctgctggacgacccc 1980 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2271 AGGATCAGCCTGGCCCGCGCCGTCTATTCCGACCGTCAGATCTACCTGCTGGACGACCCC 2330 

Qy 1981 ctgtctgctgtggacgcccacgtggggaagcacatttttgaggagtgcattaagaagaca 2040 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2331 CT GT CT GCT GT GGAC GC C CAC GT GGGGAAGCACATTTT T GAGGAGT GCAT TAAGAAGACA 2390 

Qy 2041 ctcagggggaagacggtcgtcctggtgacccaccagctgcagtacttagaattttgtggc 2100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2391 CTCAGGGGGAAGACGGTCGTCCTGGTGACCCACCAGCTGCAGTACTTAGAATTTTGTGGC 2450 

Qy 2101 cagatcattttgttggaaaatgggaaaatctgtgaaaatggaactcacagtgagttaatg 2160 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 
Db 2451 CAGATCATTTTGTTGGAAAAT GGGAAAATCT GT GAAAATGGAACT CACAGT GAGTTAATG 2510 

Qy 2161 cagaaaaaggggaaatatgcccaacttatccagaagatgcacaaggaagccacttc 2216 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2511 CAGAAAAAGGGGAAATAT GCC CAACTT AT C CAGAAGAT GCACAAGGAAGC CACTT CG GAC 2570 




Qy 2217 2216 

Db 2571 AT GTT GCAGGACACAGCAAAGATAGCAGAGAAGCCAAAGGTAGAAAGTCAGGCTCT GGCC 2630 

Qy 2217 2216 

Db 2 631 ACCTCCCTGGAAGAGTCTCTCAACGGAAATGCTGTGCCGGAGCATCAGCTCACACAGGAG 2 690 

Qy 2217 2216 

Db 2691 GAGGAGAT G GAAGAAG G CT C CT T GAGT T GGAGG GT CT AC CAC CACTACAT CCAGG CAGCT 2750 

Qy 2217 2216 

Db 2751 GGAGGTTACATGGTCTCTTGCATAATTTTCTTCTTCGTGGTGCTGATCGTCTTCTTAACG 2810 

Qy 2217 2216 

Db 2811 ATCTTCAGCTTCTGGTGGCTGAGCTACTGGTTGGAGCAGGGCTCGGGGACCAATAGCAGC 2870 

Qy 2217 2216 

Db 2871 C GAGAGAGCAAT GGAACC AT G GCAGAC CTGG G CAACATT GCAGACAAT C C T CAACT GT C C 2930 

Qy 2217 2216 

Db 2 931 TTCTACCAGCTGGTGTACGGGCTCAACGCCCTGCTCCTCATCTGTGTGGGGGTCTGCTCC 2990 

Qy 2217 2216 

Db 2991 T CAGGGAT T T T CAC CAAAGT CAC GAG GAAGGCAT C CAC G G C C CT GCACAACAAG CT CTTC 3050 

Qy 2217 ggttttccgctgccccatgagtttctttgacaccatcccaataggccggcttttg 2271 



Db 3051 AACAAGGTTTTCCGCTGCCCCATGAGTTTCTTTGACACCATCCCAATAGGCCGGCTTTTG 3110 

Qy 2272 aactgcttcgcaggggacttggaacagctggaccagctcttgcccatcttttcagagcag 2331 

I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I II I I I I I I I I I 
Db 3111 AACTGCTTCGCAGGGGACTTGGAACAGCTGGACCAGCTCTTGCCCATCTTTTCAGAGCAG 3170 

Qy 2332 ttcctggtcctgtccttaatggtgatcgccgtcctgttgattgtcagtgtgctgtctcca 2391 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I II I I II I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3171 TTCCTGGTCCTGTCCTTAATGGTGATCGCCGTCCTGTTGATTGTCAGTGTGCTGTCTCCA 3230 

Qy 2392 tatatcctgttaatgggagccataatcatggttatttgcttcatttattatatgatgttc 2451 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Db 3231 TAT AT CCT GT TAAT GGGAG C CATAAT CAT GGT TAT T T GCT T C AT TTAT TAT AT GAT GTT C 3290 

Qy 2452 aagaaggccatcggtgtgttcaagagactggagaactatagccggtctcctttattctcc 2511 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I 
Db 3291 AAGAAG G C CAT CGGT GT GT T CAAGAGACT GGAGAACT AT AG CCGGTCTCCTT TATT CT C C 3350 

Qy 2512 cacatcctcaattctctgcaaggcctgagctccatccatgtctatggaaaaactgaagac 2571 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3351 CACAT C CT CAAT T CT CT GCAAGGC CT GAGC T C CAT C CAT GT CT AT GGAAAAACT GAAGAC 3410 




Qy 2572 ttcatcagccagtttaagaggctgactgatgcgcagaataactacctgctgttgtttcta 2631 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I 
Db 3411 TT CAT CAGC CAGT T TAAGAGGCTGACT GAT GCG CAGAATAACT AC CT GCT GTT GT T T CTA 3470 

Qy 2632 tcttccacacgatggatggcattgaggctggagatcatgaccaaccttgtgaccttggct 2691 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3471 T CT T C CACAC GAT G GAT GGCAT T GAGGCTGGAGAT CAT GAC CAAC CT T GT GAC CTT G GCT 3530 

Qy 2692 gttgccctgttcgtggcttttggcatttcctccaccccctactcctttaaagtcatggct 2751 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I II 
Db 3531 GTTGCCCTGTTCGTGGCTTTTGGCATTTCCTCCACCCCCTACTCCTTTAAAGTCATGGCT 3590 

Qy 2752 gtcaacatcgtgctgcagctggcgtccagcttccaggccactgcccggattggcttggag 2811 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3591 GTCAACATCGTGCTGCAGCTGGCGTCCAGCTTCCAGGCCACTGCCCGGATTGGCTTGGAG 3650 

Qy 2812 acagaggcacagttcacggctgtagagaggatactgcagtacatgaagatgtgtgtctcg 2871 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 
Db 3651 ACAGAGGCACAGTT CACGGCT GTAGAGAGGATACTGCAGTACAT GAAGAT GT GTGT CTCG 3710 

Qy 2872 gaagctcctttacacatggaaggcacaagttgtccccaggggtggccacagcatggggaa 2 931 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 
Db 3711 GAAGCTCCTTTACACATGGAAGGCACAAGTTGTCCCCAGGGGTGGCCACAGCATGGGGAA 3770 

Qy 2932 atcatatttcaggattatcacatgaaatacagagacaacacacccaccgtgcttcacggc 2991 

I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3771 AT C AT AT TT C AGGAT TAT CACAT GAAAT ACAGAGACAACAC AC C CAC C GT G CT T CACGGC 3830 

Qy 2992 atcaacctgaccatccgcggccacgaagtggtgggcatcgtgggaaggacgggctctggg 3051 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I 
Db 3831 ATCAACCTGACCATCCGCGGCCACGAAGTGGTGGGCATCGTGGGAAGGACGGGCTCTGGG 3890 

Qy 3052 aagtcctccttgggcatggctctcttccgcctggtggagcccatggcaggccggattctc 3111 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I 
Db 3891 AAGTCCTCCTTGGGCATGGCTCTCTTCCGCCTGGTGGAGCCCATGGCAGGCCGGATTCTC 3950 

Qy 3112 attgacggcgtggacatttgcagcatcggcctggaggacttgcggtccaagctctcagtg 3171 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 3951 ATTGACGGCGTGGACATTTGCAGCATCGGCCTGGAGGACTTGCGGTCCAAGCTCTCAGTG 4010 

Qy 3172 atccctcaagatccagtgctgctctcaggaaccatcagattcaacctagatccctttgac 3231 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 4 011 AT C C CT CAAGAT C CAGTGCT GCT CT CAG GAAC CAT CAGAT T CAAC CTAGAT CC CTT T GAC 4 070 

Qy 3232 cgtcacactgaccagcagatctgggatgccttggagaggacattcctgaccaaggccatc 3291 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 4071 CGT CACACT GACCAGCAGATCT GGGAT GC CTT GGAGAGGACATT CCT GACCAAGGCCAT C 4130 

Qy 3292 tcaaagttccccaaaaagctgcatacagatgtggtggaaaacggtggaaacttctctgtg 3351 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 4131 TCAAAGTTCCCCAAAAAGCTGCATACAGATGTGGTGGAAAACGGTGGAAACTTCTCTGTG 4190 

Qy 3352 ggggagaggcagctgctctgcattgccagggctgtgcttcgcaactccaagatcatcctt 3411 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 4191 GGGGAGAGGCAGCTGCTCTGCATTGCCAGGGCTGTGCTTCGCAACTCCAAGATCATCCTT 4250 

Qy 3412 atcgatgaagccacagcctccattgacatggagacagacaccctgatccagcgcacaatc 3471 




Db 4251 AT C GAT GAAGC CACAGC CT C CATT GACAT GGAGACAGACAC C CT GAT C CAG C GCACAAT C 4310 

Qy 3472 cgtgaagccttccagggctgcaccgtgctcgtcattgcccaccgtgtcaccactgtgctg 3531 

I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 4311 C GT GAAGC CT TCCAGGGCTGCACCGTGCTCGT CAT TGCCCACCGTGTCACCACTGTGCTG 4370 

Qy 3532 aactgtgaccacatcctggttatgggcaatgggaaggtggtagaatttgatcggccggag 3591 

I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 4371 AACTGTGACCACATCCTGGTTATGGGCAATGGGAAGGTGGTAGAATTTGATCGGCCGGAG 4430 

Qy 3592 gtactgeggaagaagcctgggtcattgttcgcagccctcatggccacagccacttcttca 3651 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M 
Db 4431 GTACTGCGGAAGAAGCCTGGGTCATTGTTCGCAGCCCTCATGGCCACAGCCACTTCTTCA 4490 

Qy 3652 ctgagataa 3660 

I I I I I I I I I 
Db 4491 CTGAGATAA 4499 
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